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macromole´cule...
Dans la chaˆıne, repre´sente une « liaison chimique » (pour
l’ADN : lien phospho-diester)
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En 1953, Watson et Crick ont de´couvert que l’ADN posse`de une
configuration en double he´lice.
La mole´cule d’ADN est compose´e de deux chaˆınes (brins
polynucle´otidiques), allant en directions oppose´es.
Une brique d’une chaˆıne ne s’apparie qu’avec une brique de l’autre
chaˆıne spe´cifique (par des liaisons hydroge`nes).
↔ ↔
Ces deux brins sont comple´mentaires : la se´quence d’une chaˆıne
de´termine la se´quence de l’autre chaˆıne.
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← 4 paires de base (bp) →
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La transcription est le processus par lequel une partie de la
se´quence ADN est recopie´e pour former un brin d’ARN.
Les segments d’ADN transcrits sont appele´s ge`nes.
Ce sont les ge`nes qui codent pour la structure chimique des
prote´ines, constituant fondamentaux des cellules.
Plus pre´cise´ment, une succession de nucle´otides peut de´terminer
une se´quence d’acides amine´s formant la prote´ine.
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Les segments d’ADN transcrits sont appele´s ge`nes.
Ce sont les ge`nes qui codent pour la structure chimique des
prote´ines, constituant fondamentaux des cellules.
Plus pre´cise´ment, une succession de nucle´otides peut de´terminer
une se´quence d’acides amine´s formant la prote´ine.
Le codage de tri-nucle´otides, appele´s codons, en acides amine´s est
un principe essentiellement commun a` tous les organismes, de la
bacte´rie a` l’homme.
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La transcription est le processus par lequel une partie de la
se´quence ADN est recopie´e pour former un brin d’ARN.
Les segments d’ADN transcrits sont appele´s ge`nes.
Ce sont les ge`nes qui codent pour la structure chimique des
prote´ines, constituant fondamentaux des cellules.
Plus pre´cise´ment, une succession de nucle´otides peut de´terminer
une se´quence d’acides amine´s formant la prote´ine.
La totalite´ du mate´riel ge´ne´tique d’une cellule ou d’un individu est
appele´ ge´nome.
Chez l’humain : ∼ 3 000 000 000bp de nucle´otides
pour ∼ 30 000 ge`nes.
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La transcription est le processus par lequel une partie de la
se´quence ADN est recopie´e pour former un brin d’ARN.
Les segments d’ADN transcrits sont appele´s ge`nes.
Meˆme les ge`nes les plus longs n’utilisent qu’une faible portion de
leur se´quence pour coder l’information ne´cessaire a` l’expression
d’une prote´ine (exons).
Environ 80% des ge`nes sont non-codants (introns).
Plus l’organisme est complexe, plus la quantite´ et la taille de ces
re´gions sont importantes.
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se´quence ADN est recopie´e pour former un brin d’ARN.
Les segments d’ADN transcrits sont appele´s ge`nes.
Dans l’ADN, il y a beaucoup de nucle´otides qui ne servent a` rien !
= poubelle ?
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La transcription est le processus par lequel une partie de la
se´quence ADN est recopie´e pour former un brin d’ARN.
Les segments d’ADN transcrits sont appele´s ge`nes.
Dans l’ADN, il y a beaucoup de nucle´otides qui ne servent a` rien !
= poubelle ?
Notre but : e´tudier ces re´gions.
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La mouvement brownien : le point de vue d’un marcheur ivre
Supposons qu’un promeneur ivre marche dans une rue borde´e de
lampadaires (a` intervalles re´guliers).
A` chaque fois que le marcheur arrive au niveau d’un lampadaire, il
s’agrippe a` celui-ci.
Toutefois, comme il est ivre, au moment de repartir, il ne se
souvient plus de l’endroit d’ou` il vient.
Il repart donc dans un sens ou dans l’autre de manie`re ale´atoire ;
il a une chance sur deux de revenir sur ses pas et une sur deux de
continuer dans la meˆme direction.
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Une illustration...
Video
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Le mouvement brownien : le point de vue du mathe´maticien
Un mouvement brownien est un processus stochastique (i.e. une
« fonction a` valeurs ale´atoires ») B tel que
B(0) = 0,
B est (presque suˆrement) continu,
B(t + h)− B(t) est « inde´pendant de tout ce qui s’est passe´
avant t » (h > 0),
B(t + h)− B(t) suit une loi normale de moyenne nulle et de
variance h (h > 0).
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Une repre´sentation d’une re´alisation d’un mouvement brownien
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
Une repre´sentation d’une re´alisation d’un mouvement brownien
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
Pour faire le malin...
The´ore`me
Soit le cylindre
CBn(x1, . . . , xn) = {f ∈ C 0([0,+∞[) :
(
f (x1), . . . , f (xn)
) ∈ Bn},
pour tout ensemble bore´lien Bn a` n dimensions, tous les re´els
0 ≤ x1 < x2 < · · · < xn et notons B la plus petite sigma-alge`bre
contenant les sous-ensembles
{CBn(x1, . . . , xn) : 0 ≤ x1 < x2 < · · · < xn}




(B(t1), . . . ,B(tn)) ∈ Bn
)
=W(CBn(t1, . . . , tn))
pour tout bore´lien Bn et tous re´els 0 ≤ t1 < t2 < · · · < tn.
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Le mouvement brownien fractionnaire
Rappel : pour un mouvement brownien B : B(t + h)− B(t) suit
une loi normale de moyenne nulle et de variance h (h > 0).
Si on regarde les incre´ments B(t + h)− B(t) d’un mouvement
brownien, ces valeurs ne sont pas corre´le´es.
Pour un mouvement brownien fractionnaire d’indice H
(0 < H < 1), BH , on demande que BH(t + h)− BH(t) suive une
loi normale de moyenne nulle et de variance proportionnelle a` h2H .
Si H > 1/2, les valeurs BH(t + h)− BH(t) les valeurs sont
le´ge`rement corre´le´es : la corre´lations tend vers 0 a` l’infini, mais tre`s
doucement.
On parle de corre´lations a` longue porte´e.
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La repre´sentation de la musique :
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On cherche souvent a` associer plusieurs repre´sentations a` une
fonction...
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
On cherche souvent a` associer plusieurs repre´sentations a` une
fonction...
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
On cherche souvent a` associer plusieurs repre´sentations a` une
fonction...
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
La transforme´e en ondelettes permet de se concentrer sur certaines
particularite´s de la fonction
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L’ide´e est de de´composer une fonction en atomes e´le´mentaires (les
notes de musique) appele´s ondelettes.
Graˆce aux ondelettes, on peut estimer l’indice H d’un mouvement
brownien fractionnaire BH .
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En e´tude du signal, on conside`re un brin d’ADN comme un mot
forme´ a` partir de 4 lettres (A, C, G et T).
ACGAACGTTACGGAATGCCAGGGTACCC...
Cela repre´sente encore trop d’information :
On va coder ce mot fabrique´ avec 4 lettres pour en faire une
fonction.
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Le codage PNuc est obtenu par l’observation du mode de
positionnement pre´fe´rentiel des nucle´osomes sur des se´quences
ADN.
Il tente de rendre compte de la courbure spontane´e de la double
he´lice (dans un complexe nucle´osomal).
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Signal PNuc d’une partie du chromosome 21 (en milliers de pb) :
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Graˆce a` la transforme´e en ondelettes, on peut montrer que
l’exposant H mesure´ sur ces marches de´pend du type d’organisme
conside´re´.
Les organismes eucaryotes sont associe´s a` une valeur H voisine de
0.6.
Suivant le mode`le brownien, ces organismes pre´sentent des
corre´lations a` longue porte´e.
Pour les bacte´ries, les valeurs de H ne sont pas significativement
diffe´rentes de 1/2.
Dans ce cas, on ne peut donc pas mettre en e´vidence de
corre´lation.
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
Graˆce a` la transforme´e en ondelettes, on peut montrer que
l’exposant H mesure´ sur ces marches de´pend du type d’organisme
conside´re´.
Les organismes eucaryotes sont associe´s a` une valeur H voisine de
0.6.
Suivant le mode`le brownien, ces organismes pre´sentent des
corre´lations a` longue porte´e.
Pour les bacte´ries, les valeurs de H ne sont pas significativement
diffe´rentes de 1/2.
Dans ce cas, on ne peut donc pas mettre en e´vidence de
corre´lation.
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
Graˆce a` la transforme´e en ondelettes, on peut montrer que
l’exposant H mesure´ sur ces marches de´pend du type d’organisme
conside´re´.
Les organismes eucaryotes sont associe´s a` une valeur H voisine de
0.6.
Suivant le mode`le brownien, ces organismes pre´sentent des
corre´lations a` longue porte´e.
Pour les bacte´ries, les valeurs de H ne sont pas significativement
diffe´rentes de 1/2.
Dans ce cas, on ne peut donc pas mettre en e´vidence de
corre´lation.
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
Graˆce a` la transforme´e en ondelettes, on peut montrer que
l’exposant H mesure´ sur ces marches de´pend du type d’organisme
conside´re´.
Les organismes eucaryotes sont associe´s a` une valeur H voisine de
0.6.
Suivant le mode`le brownien, ces organismes pre´sentent des
corre´lations a` longue porte´e.
Pour les bacte´ries, les valeurs de H ne sont pas significativement
diffe´rentes de 1/2.
Dans ce cas, on ne peut donc pas mettre en e´vidence de
corre´lation.
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
S. Nicolay Des maths dans l’ADN
Dans les mesures, il y avait quelques bacte´ries pre´sentant un H
diffe´rent de 1/2.
Une e´tude plus pousse´e, re´ve´la que ce sont des ge´nomes
archæbacte´riens.
Comme les bacte´ries, ces organismes sont des organismes
procaryotes,
mais ces archæbacte´ries pre´sentent un me´chanisme d’empaquetage
de leur ADN semblable a` celui des organismes eucaryotes :
ils font intervenir des prote´ines semblables aux histones.
L’observation d’une valeur de H supe´rieure a` 1/2 est donc la
signature de la pre´sence de nucle´osomes !
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signature de la pre´sence de nucle´osomes !
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Les diverses e´tapes de l’empaquetage de l’ADN chez les
eucaryotes :
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La me´thode pour trouver H : trouver le poids a` placer sur les
fre´quences pour obtenir une invariance des distributions.
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La me´thode pour trouver H : trouver le poids a` placer sur les
fre´quences pour obtenir une invariance des distributions.
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